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Nederlandse samenvatting (Summary in Dutch)
A l-ogic Programming Approach to Pedigree Analysis
(Het analyseren van stambomen via logisch programmeren)
Het analyseren van fenotypische variatie van genetische markers en aandoeningen i stambomen
is van groot belang om inzicht te krijgen in de lokalisatie van erfelijke factoren. De
rekentechnische problemen die hieóij een rol spelen zijn tweeërlei: als een groot aantal
eigenschappen tegelijkertijd wordt geanalyseerd, wordt het aantal mogelijke combinaties van
eigenschappen erg groot, terwijl ook een ingewilJ<elde familie rekentechnisch moeilijk te
analyseren is. In het proefontwerp wordt de opzet van oen programma besproken waarmee het
mogelijk is iedere familiestruktuur tÊ analyseren, ongeacht de complexileit van de verwantschap.
Deze analyse kan zowel statistisch van aard zijn (hoe waarschijnlijk is het segregatie,pafroon van
markers en aandoening in een familie gegeven een bepaald genetisch model) als logisch (welke
genetische interpretaties van waamemingen zijn mogelijk). Bovendien wordt het bewijs van een
criterium geleverd waaflnee het mogelijk is aan te lonen dat een minimum recombinant
interpretatie van een groot probleem gevormd wordt door een combinatie van oplossingen van
deelproblemen.
Voor het oplossen van deze problemen is gebruik gemaalt van de programmeertaal PROLOG,
een taal die erop gericht is problemen op te lossen door de logische voonvaarden van een
oplossing aan te geven. Deze logische specificatie is tevens een programma, omdat PROLOG
syslematisch alle mogelijke oplossingen vindt. Dit is een andere manier van oplossen vergeleken
met programmeertalen als PASCAL of C, omdat in deze talen alle rekenstappen die nodig zijn
om een oplossing te kijgen expliciet ge,programmeerd moeten worden.
Het proefontwerp bevat seÍl elgemene uiteenzetting over de wdze waarop genetische problemen
gedef,rnieerd moeten worden om door het programma verwerkt te kunnen worden, verschillende
voorbeelden van het góruik van het programma en de uitgebreid toegelichte programmacode.
De verschillende programma's zijn op een floppy disk te verkrijgen, als broncode en in de vorm
van direct uitvoerbare programma's.
